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開発した。第 1 章においては（1）イネの葉から迅速に DNA を抽出する方法を改良した。これにより 2 時
間で 384 個のイネの葉から遺伝子解析が可能な量の DNA を抽出することが出来るようになった。また第 2





第 3 章ではいもち病真性抵抗性遺伝子の一つである広範ないもち菌に耐性を示す Pik-h 遺伝子に注目して
研究を行った。Pik-h 遺伝子の解析に当って耐病性の遺伝子を有する系統と罹病製の系統を交配して 3060 個
の F3 集団を作成した。これらの耐病性を評価し，一方で SSR マーカーを利用してそれらの遺伝子型を解析
した。遺伝子領域が 2cM の範囲に絞られた後は，SNP マーカーを新たに開発して更に領域を絞り込んだ。
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その結果，当該遺伝子が 0.9cM の領域に存在すること，さらには，それが 11 番染色体のテロメア末端の
290kb の領域であることを明らかにした。この値は決して小さくはないが，これまでの報告例の中では最小




を試みた。交配後代 2965 個体の F8 集団を利用して QTLs 解析を行ったところ，強力な QTL 座を見いだし，




を利用した絞り込みは不可能である。今後は耐病性系統から DNA を取り出し BAC ライブラリーを構築し
て遺伝子の単離へと結びつけていく計画である。一方で，これらの単離の過程でより近接した遺伝子マーカー
を開発してきた。これらはいもち抵抗性の遺伝子ピラミッディングなどへの有効なマーカーとして利用する
ことが出来る。
審　査　の　結　果　の　要　旨
本論文の中で述べられている研究では，いもち抵抗性を付与する 2 個の遺伝子に関して詳細な遺伝子の座
位に関する情報を得ることに成功した。また極近傍のマーカーも設定できた。これらは非常に労力のかかる
研究であるがそれを成し遂げ，今後のいもち抵抗性の育種にとって有効な情報を提供している。また，この
研究の課程で耐病性遺伝子の解析を再現性良く迅速に行える実験系を確立した。これも類似の研究を進める
に当って有効性の高い情報であり，その学術的内容および農業利用の面で有用性が極めて高く，審査員が一
致してその価値を認めた。
よって，著者は博士（生物資源工学）の学位を受けるに十分な資格を有するものと認める。
